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重 さを同 じにし､(=ものは ｢アライメント｣と呼ばれ､同じ列の文字列どうLが対応 して
いるものとみなされる｡ そ して､列ごとのスコアを加算 していくことにより､アライメ
ント全体のスコアの計算することができる｡ 上の例だと､S(A,T)+sf-,C)+S(G,G)+
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図 10.スレッディング
価しようとするための企画であり､誰でも参加可能である｡ ブラインドテストにより予測
方法を評価する｡ データは､半年以内に立体構造が実験により決定する見込みの配列 (数
十種類)をインターネットで公開される｡ 参加者は予測結果を送付する｡ 構造決定後､正
解とのずれなどを評価し､順位付けを行う｡
立体構造予測の分野では､スレッデイングの発明が大きなブレークスルーとなった｡こ
れによって構造既知の配列と類似性がない配列の構造を予測できるようになった｡また､
PSLBLAST (ギャップを考慮したBLAST)の開発によって､プロファイルに基くマルチ
プルアライメン′トの繰 り返し実行によるスレッデイングが可能となった｡現在のところ､
DaividBakerによる統計情報とシミュレーションを組み合わせた､abinitio予測法が､良
い結果を出しており注目されている｡
6.･まとめ
バイオインフォマティクスにおいても (アルゴリズム論駅観点から)未解決問題は多い
が､新しい数学につながるかどうかは疑問である｡ 配列検索などはかなり実用的となって
いるが､構造予測はあまり実用的とはいえない｡実用上のブレークスルーは問題を解くこ
とよりも､新たな問題や数理モデルを作ることによりもたらされることが多い｡細胞や生
体のシミュレーションでは良い数理モデルを作ることが特に重要だと思われる｡
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